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УДК 575.113; 575.116.4
ОПРЕДЕЛЕНИЕ КАНДИДАТНЫХ ГЕНОВ И БЕЛКОВ В QTL РЕГИОНАХ,
СВЯЗАННЫХ С ПРИЗНАКАМИ КАЧЕСТВО ВОЛОКНА
Дарманов Мухтор Мухаммадович., Тураев Озод Суннаталиевич., Туланов Акмал
Аброрович., Комилов Дониёр Жўраевич., Камбурова Венера Сейтумеровна., Буриев
Забардаст Тожибоевич., Абдурахмонов Иброхим Юлчиевич.
Центр геномики и биоинформатики АН РУз
Ташкентская обл., Кибрайский р-н, ул. Университетская, д. 2

Аннотация:

В

данной

работе

для

определения

потенциальных

генов,

расположенных в маркированных участках были аннотированы отобранные кандидатные
маркеры.

Для

этого

были

использованы

последовательности

соответствующих

праймерных пар, амплифицирующих кандидатные маркеры, и полный геном вида G.
hirsutum. Данные анализа виртуальных ампликонов позволили аннотировать маркерные
участки локусов BNL1604. Результаты in silico ПЦР и BLAST анализа были определены
предполагаемые гены, ответственные за развитие волокна в хлопчатнике.
Ключевые слова: in silico ПЦР, BLAST, хлопчатник, SSR локус, хромосом, ДНК
маркеры, G. hirsutum, ген, геном.
DETERMINATION OF CANDIDATE GENES AND PROTEINS IN QTL REGIONS
ASSOCIATED WITH FIBER QUALITY TRAITS
Darmanov Mukhtor Muxammadovich., Turaev Ozod Sunnatalievich., Tulanov Akmal
Abrorovich., Komilov Doniyor Juraevich., Kamburova Venera Seytumerovna., Buriev
Zabardast Tojiboevich., Abdurakhmonov Ibrokhim Yulchievich.
Center of genomics and bioinformatics ASRUz

Abstract: In this paper, selected candidate markers have been annotated to identify potential
genes located in labeled areas. For this purpose, the sequences of the corresponding primer pairs
amplifying candidate markers and the complete genome of the species G. hirsutum were used. Data
analyses of virtual amplicons have allowed annotating marker regions of the BNL1604 loci. Results
of in silico PCR and BLAST analysis have identified putative genes responsible for fiber
development in cotton.
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ТОЛА СИФАТ БЕЛГИЛАРИГА БИРИККАН QTL РЕГИОНЛАРИДА НОМЗОД
ГЕН ВА ОҚСИЛЛАРНИ АНИҚЛАШ
Дарманов Мухтор Мухаммадович., Тураев Озод Суннаталиевич., Туланов Акмал
Аброрович., Комилов Дониёр Жўраевич., Камбурова Венера Сейтумеровна., Буриев
Забардаст Тожибоевич., Абдурахмонов Иброхим Юлчиевич.
ЎзР ФА Геномика ва биоинформатика маркази

Аннотация: Мақолада биоинформатик дастурлардан фойдаланиб ғўзанинг тола
cифат белгиларига генетик бириккан BNL1604 ДНК маркери жойлашган геном ҳудудидан
толанинг ривожланишида иштирок этувчи номзод ген ва оқсилларни аниқлаш бўйича
олинган натижалар ёритилган. Тадқиқотларимизда номзод ген ва оқсилларни аниқлашда
In siliсo ПЗР, AUGUSTUS ва BLAST веб-иловаларидан фойдаланилди. Биоинформатик
таҳлиллар натижасида толанинг шаклланишида иштирок этиши мумкин бўлган бир
нечта номзод ген ва оқсиллар аниқланди.
Таянч сўзлар: in silico ПЗР, BLAST, ғўза, SSR локус, хромосома, ДНК маркерлар, G.
hirsutum, ген, геном.

В последние годы технология ДНК маркеров широко применяется в различных
областях генетических исследований, в том числе и в картировании QTL (локус
количественного признака) интересующих признаков. Так, QTL представляет собой
район локализации гена/генов в хромосоме, оказывающие существенное влияние на
проявление признака. До сегодняшнего дня у хлопчатника были идентифицированы
много QTL, ассоциированных с хозяйственно-ценными признаками, и определено их
положение на генетической карте, с помощью молекулярных маркеров [1]. На
сегодняшний день известны SSR локусы, сцепленные с различными хозяйственноценными признаками, в том числе и с признаками качества волокна. Однако
используемые маркеры являются анонимными, так как не несут информации о том,
какой ген они маркируют. В настоящее время есть возможность предсказания генов92
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кандидатов, локализованных в этих районах, посредством in silico анализа [2]. Для
этого были использованы последовательности соответствующих праймерных пар,
амплифицирующих кандидатные маркеры [3], и полный геном G.hirsutum, которые
были использованы для проведения in silico PCR при помощи пакета программ
UGENE 1.19.0 [4].
В настоящей работе представлены результаты in silico анализа локусов QTL,
связанных с качеством волокна у хлопчатника.
Материалы и методы. Объектом исследования являлись QTL маркеры,
ассоциированные с такими признаками, как прочность и длина волокна у
хлопчатника.
In silico ПЦР проводили с использованием соответствующих праймерных пар
отобранных маркеров и полного генома G. hirsutum L., при помощи пакета
программ UGENE 1.19.0 [4]. Полученные в результате in silico ПЦР виртуальные
ампликоны использовались для последующего анализа в BLAST и веб-приложении
для предсказания генов AUGUSTUS. Поиск генов/белков кандидатов в базе данных
NCBI осуществлен с использованием геномных областей, включающие 100000 пар
оснований (п.о.), расположенн ые на обеих стороне каждого маркерного локуса при
помощи BLAST анализа.
Результаты и обсуждения. Проведение in silico ПЦР позволило обнаружить
нуклеотидные последовательности в локусе BNL1604 ДНК маркера, которые были
генетически связаны с признаком длины и прочности волокна хлопчатника. Для
проведения in siliсo ПЦР анализов с помощью программного пакета UGENE 1.20.0
использовали геном G. hirsutum и праймерные пары, генетически связанные с
признаками длины и прочности волокна. В результате виртуального ПЦР анализа
определена

нуклеотидная

последовательность

регионов

(по

50000

п.н.),

фланкирующих с двух сторон маркерный локус BNL1604. Таким образом, получен
сиквенс региона с общей протяженностью более 100000 пар нуклеотидов, который
был использован для определения кандидатных генов, дисслоцированных на этом
тестированном участке генома хлопчатника.
93
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Оценка генов основана на данных генома растения какао (Theobroma cacao L.),
сходного с геном хлопчатника. С использованием базы данных генома хлопчатника
G. hirsutum идентифицированы 9 кандидатных генов. Далее, пользуясь алгоритмом
BLASTP web-программы - BLAST, были идентифицированы белки, кодируемые
выявленными генами. В таблице 3 приведен ряд белков, играющих важную роль в
росте и развитии растений, а также участвующих в образовании клеток волокна.
Таблица 3.
Гены/белки, обнаруженные в регионе дислокации маркера BNL1604.

№

1
2
3
4
5
6

Выявленные белки

STERILE APETALAподобный
транскрипционный фактор
F-box белки
Белки, участвующие в
синтезе терпенов
Протеины комплека
ядерной поры
Серин/треонинпротеинкиназу
Протеинкиназы,
содержащие лейцинбогатые повторы

Позиция
Позиция
начального
конечного
Хромосомы, где
нуклеотида
нуклеотида
дислоцированы
виртуального виртуального
белки
ампликона в ампликона в
хромосомах
хромосомах
At _chr16

6282176

6288496

At _chr16

8244594

8246168

At _chr16

38828990

38831500

At _chr16

44814590

44824203

At _chr16

72187539

72188951

At _chr7

91473055

91481820

Так, например, в районе дислокации маркера BNL1604 идентифицируются
нуклеотидные последовательности, кодирующие F-box белки. Известно, что белки Fbox взаимодействуют с белками DELLA, участвующими в сигнальной трансдукции,
инициируемой фитогормонами. В свою очередь, фитогормоны (ауксины и
гиббереллины) участвуют в процессе развития хлопкового волокна, оказывая
положительное влияние на начальной стадии развития и удлинения волокна [5].
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Кроме

того,

идентифицирован

STERILE

APETALA-подобный

транскрипционный фактор, который наряду с множеством других факторов
транскрипции участвует в формировании компонентов цветка хлопчатника и
развитии хлопкового волокна.
Также в маркерных регионах были идентифицированы последовательности,
кодирующие белки, участвующие в синтезе терпенов. Известно, что хлопчатник
содержит

госсипол,

а

также

терпеновые

альдегиды,

которые

в

качестве

фитоалексинов обеспечивают устойчивость хлопчатника к заболеванию вилтом,
который является основным патогеном хлопчатника.
Белковая составляющая ядерной поры – протеин NUP133 участвует в цветении
и созревании пыльцы, удлинении корней, а также в физиологических процессах во
время размножения растений. Показано, что мутации генов комплекса белков
ядерной поры приводили к раннему цветению и удлинению корней модельного
растения Arabidopsis [6].
Протеинкиназы, содержащие лейцин-богатые повторы, “Leucine-rich repeat
receptor-like protein kinase” (LRR-RLK) участвуют в широком спектре процессов
растений, например, в развитии меристемы, при вторичном росте и развитии, при
микроспорогенезе и эмбриогенезе, в сигнальной трансдукции, инициируемой
брассиностероидами (BR). В частности, американские ученые показали, что,
обрабатывая цветки хлопчатника брассиностероидами, можно вызвать удлинение
волокна.
Наряду

с

этим,

в

тестируемом

регионе

выявляются

нуклеотидные

последовательности, кодирующие серин/треонин-протеинкиназу. Этот фермент
участвует во многих сигнальных путях, в том числе в регуляции активности
фосфатидилинозитол 3-киназы. В свою очередь фосфатидилинозитол 3-киназа
вовлечена в процессы, связанные с ростом корней у растений, она регулирует
деятельность цитоскелета и эндосом, а также играет важную роль в удлинении
корневых капилляров. В свою очередь, показано существование положительной
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корреляции между удлинением корней, корневых капилляров и длиной хлопкового
волокна [7].
BR представляют собой группу полигликозидных стероидов и играют важную
роль в процессе роста и развития растений, включая всходы семена, вегетативное и
генеративное развитие, реакции на различные биотические и абиотические
воздействия.
BR также играют главную роль в управляемом развитии клетчатки у
хлопчатника. Кроме того, молекулярные механизмы клеточной сигнализации, в
которые вовлечены BR, регулируют удлинение волокна. Так, показано, что путем
мутации гена PAG1, который подавляет активность цитохрома P450, участвующего в
метаболизме брассиностероидов, удалось удлинить волокно хлопчатника [8, 9].
Наряду с этим, в результате биоинформатического анализа в маркерной зоне
обнаружен Zinc finger BED domain-containing protein. Белки цинковых палец
представляют собой семейство белков, участвующих в росте и развитие растений, и
регулируют механизмы устойчивости к различным биотическим и абиотическим
эффектам [10, 11].
Таким образом, в интересующем нас регионе обнаружен ряд белков,
экспрессия которых приводит к изменению основных параметров качества волокна.
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